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Fig. 2 



MEAN PERCENT OF GENES METHYLATED 



to 


A 


CO 




< 


B 




C 


o 


D 


LU 




z 


E 


LU 


F 


O 


ALL 



CO 
CO 

< 
o 

LU 

z 

LU 
O 



Ch O 
o o 

f 1 t 1 


■A 

cn o 
o o 

i i i i 


100- 
50- 

100 
50- 


100- 
50- 






— P 


F 



NE IM DYS 

TISSUE COMPARISON 



p-values 


NE -4 IM 


IM DYS 


IM 4 T 


DYS T 


A 


0.0006 


0.031 


0.015 


0.87 


B 


0.027 


0.13 


0.15 


0.71 


C 


< 0.0001 


0.55 


0.34 


0.11 


D 


0.46 


0.92 


0.40 


0.48 


E 










F 










ALL 


< 0.0001 


0.044 


0.042 


0.70 



Fig. 3 
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